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要旨：サクラソウは岐阜県のレッドリストの絶滅危惧 I類に指定されており、高山市清見町にもかつてサクラソウの
自生地（清見集団）が存在した。現在、清見町内の民家で栽培されているサクラソウの一部が清見集団由来であると
言われている。本研究では、町内の民家で栽培されているサクラソウの所有者からの聞き取り調査や SSRマーカー
の遺伝子型に基づくジェネット識別、STRUCTURE解析およびアサインメントテストを行い、自生地が消失した清
見集団由来の個体の探索を試みた。2012年と 2013年に清見町内の民家 14ヶ所および野外 2ヶ所から採取した 62サ
ンプルから、SSRマーカー 8座の遺伝子型によって 16のジェネットが見出された。聞き取り調査によって、4ジェ
ネット（g2、g3、g4、g6）が清見集団由来である可能性が高く、遺伝的に近縁関係であることも明らかになった。全
国 32集団と清見町内の 16ジェネットを 1集団として STRUCTURE解析を行った結果、清見集団由来と考えられる
4ジェネットは、それぞれ異なる遺伝組成のパターンを示した。さらに 16ジェネットの由来推定を行うため、32集
団に対してアサインメントテストを行った。本来であれば割り振り先の集団に清見集団を加え、そこに割り振られた
ジェネットを清見集団由来とすべきであるが、清見集団の遺伝情報が不明であるため、本研究では高山市内に現存す
る野生集団（高山集団）と清見集団が遺伝的に近縁であると想定し、アサインメントテストで高山集団に割り振られ
たジェネットを清見集団由来の可能性があると考えた。その結果、高山集団を含む 32集団いずれかの集団で生じる
確率が 0％より有意に高くなったのは 4ジェネット（g3、g4、g12、g16）で、そのうち高山集団に割り振られたのは
g3だけであった。しかしその確率が非常に低く、清見集団由来のジェネットであると判断できなかった。本研究では、
町内で見出された 16ジェネットのうち聞き取り調査によって 4ジェネットが清見集団由来の可能性があることが判
明したが、遺伝子型情報に基づく解析ではこれらが清見集団由来であるとの確実な裏づけは得られなかった。そして、
サクラソウの自生地が消失、またその周辺の野生集団が著しく減少した状況下では、個体の由来推定の精度が大きく
低下することも示された。
　　キーワード：アサインメントテスト、推定精度、STRUCTURE解析

Abstract: Primula sieboldii E. Morren (Primulaceae) is an endangered species in Gifu Prefecture, Japan. There was once a 
wild population in Kiyomi, located in Takayama, Gifu. It is said that some individuals cultivated by people living in Kiyomi 
originated from the extinct Kiyomi population. In this study, we aimed to identify original genets in the Kiyomi population based 
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はじめに

　サクラソウ Primula sieboldii E. Morrenは北海道からア
ジア北東部に分布する異型花柱性の多年生草本である
（Yamazaki 1993）。柱頭が高く葯が低い位置にある長花
柱花と柱頭が低く葯が高い位置にある短花柱花の 2つの
花型間の他家受粉により種子繁殖が行われる（鷲谷 
2006）。また地下茎による生理的に独立したラメットを
形成するクローン成長も行うため、一見多くの個体（ラ
メット）が生育しているように見えても、遺伝的には少
数の個体（ジェネット）しか残存していない集団が存在
する（吉田 私信）。ジェネット数が著しく減少した集団
では遺伝的多様性が低く、近親交配が進みやすいため（鷲
谷 2006）、集団内のジェット数の維持が不可欠である。
また異型花柱性であるサクラソウの種子繁殖には、長花
柱花と短花柱花の割合が大きく関係するため、集団の長
期的な存続にはジェネット数だけでなく花型比も重要と
なる（吉田ほか 2012）。これまで開発や乱獲による著し
い個体数の減少から絶滅危惧 II類に指定されていたが
（環境庁 2000）、各地での保全努力により絶滅リスクが
減少したとして 2007年に準絶滅危惧類に指定された
（Iwatsuki 2008）。しかしすでに絶滅した集団も多く、現
在でも多くの都道府県で絶滅危惧種に指定されている。
　岐阜県には過去に少なくとも 5つのサクラソウ自生地
があったとされ、そのうち現在の高山市域に存在してい
た 3つの自生地も現存するのは 1ヶ所のみとなった（岐
阜県博物館学芸部自然係 1993）。このような状況から、
平成 13年にサクラソウは岐阜県のレッドリストの絶滅
危惧 I類に指定されるとともに（岐阜県の絶滅のおそれ
のある野生生物 -岐阜県レッドデータブック -2001：岐
阜県 2001）、平成 15年には特に存続の危険性の高い種
として、岐阜県の「希少野生生物 16種」の 1つに選定
された。

　岐阜県高山市清見町（旧大野郡清見村）は、面積のお
よそ 96％が森林で覆われており、フクジュソウ Adonis 
ramosa Franch.やザゼンソウ Symplocarpus renifolius 

Schott ex Tzvelev、町の花であるカタクリ Erythronium 
japonicum Decne.などの群生地を観光名所としている自
然豊かな町である。清見町にもかつてサクラソウの自生
地があったが（清見村教育委員会 1989）、土地改変によ
りその自生地はすでに失われている。現在、清見町内の
複数の民家においてサクラソウが栽培されており、その
うちの一部はかつて存在した町内の自生地由来であると
言われている。また、人為的に移動させられたと考えら
れるサクラソウが野生の状態で一部生育している。近年、
清見町では地域固有の遺伝資源を保全するため、町内の
自生地由来のサクラソウを特定し、系統保存していこう
とする試みが行われている。しかし、自生地が消失して
から 20年以上が経過しており、詳細な採取・導入に関
わる記録がないことなどから、民家で栽培されているサ
クラソウの由来情報は乏しく、一部の現地住民からどの
個体が町内の自生地由来であるのか明らかにしたいとの
要望もあがっている。またサクラソウはクローン成長す
るため、栽培中に増えた個体が個人間で譲渡されること
もあり、遺伝子型情報に基づいてジェネットを同定し
たうえで、清見町内のサクラソウ個体を整理する必要
がある。
　個体の由来推定には、個体の所有者へ丁寧な聞き取り
調査や現存集団との遺伝的類似性や集団構造の評価、個
体の由来確率の算出などを行いながら、総合的に判断し
ていく必要がある。由来推定に有効な手法のひとつにア
サインメントテスト（Manel et al. 2005）がある。アサイ
ンメントテストとは、各地域や集団の遺伝子型組成に基
づいて、ある個体の遺伝子型がそれぞれの集団で生じる
確率を算出する手法である。任意交配や連鎖平衡を仮定
しているが、本城・北本（2010）はこの仮定が満たされ

on a questionnaire, a STRUCTURE analysis, and an assignment test based on DNA analysis. We detected 16 genets from 62 
samples using eight SSR markers. Of the 16 genets, four (g2, g3, g4, and g6) likely originated from the Kiyomi population based 
on the questionnaire and their close genetic relationships. In the STRUCTURE analysis, these four genets had different genetic 
compositions. To examine whether the 16 genets originated from the extinct Kiyomi population, we performed an assignment test 
using the Takayama population, which is expected to be genetically close to the Kiyomi population. The assignment test assigned 
only g3 to the Takayama population, but the genet was not considered an original due to the very low probability. In conclusion, 
four genets were identified as likely original genets based on the questionnaire, but no positive proof was obtained from the DNA 
analysis following the extinction of the native population.

Keywords: assignment test, estimation accuracy, STRUCTURE analysis
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高山市のサクラソウ残存個体の由来推定

ない場合にも問題なく由来推定ができる場合がある
（Cornuet et al. 1999）ことを紹介している。サクラソウ
ではこれまでに、本来由来とする集団（ジェネットを採
取した集団）も含めた全国 32集団 920ジェネットに対
してセルフアサインメントテストによって、それぞれの
ジェネットがどの集団で生じる可能性が最も高いかを検
証した結果、大部分のジェネットが由来とする集団に一
番高い確率で割り振られていること（本城 2005；Honjjo 
et al. 2008）、また埼玉県荒川水系江川下流域に自生する
野生集団（上尾集団）の近隣の民家で栽培されていた自
生地外系統保存個体が上尾集団由来であることが特定さ
れたこと（吉田ほか 2012）などから、アサインメント
テストはサクラソウの由来推定に有用なツールであるこ
とが証明されている。しかし、衰退している植物種の場
合には、すでに消失した自生地も多く、アサインメント
テストに必要な遺伝子型情報を得られないケースがあ
る。このような状況下では、絶滅した集団の代わりに、
その集団と遺伝的に近縁関係のある集団の遺伝子型情報
を用いて由来を推定する可能性も残されているが、その
推定精度は不明である。
　サクラソウは地理的距離と遺伝的距離に正の相関が報
告されている（Honjo et al. 2009）。そのため、清見町の
絶滅した集団（清見集団）は、直線距離で約 8.5 kmし
か離れていない同じ高山市内にある保護地区として保存
されているサクラソウ野生集団（高山集団）と遺伝的距
離が近いことが想定される。そこでサクラソウの地理的
な遺伝構造によって、現存する集団の遺伝子型情報から
ある程度由来を推測できうると考え、アサインメントテ
ストで高山集団に割り振られたジェネットを清見集団由
来の可能性があると考えた。以上のことから、本研究で
は高山市清見町内の民家で栽培されているサクラソウの
所有者からの聞き取り調査、SSRマーカーの遺伝子型に
基づくジェネット識別と遺伝的な類縁関係の把握、
STRUCTURE解析およびアサインメントテストを行い、
清見町内のサクラソウの由来推定を試みた。

材料と方法

材料と採取方法
　2012年から 2013年にかけて、岐阜県高山市清見町内
の民家 14ヶ所および野外 2ヶ所の計 16ヵ所から計 62
個体の葉を採取した（表 1）。サクラソウはジェネット
間で花弁の色や形、模様、大きさに変異が見られ、目視

によりある程度ジェネットを識別することができるため
（Washitani et al. 1991；Yoshida et al. 2008）、サクラソウ
の開花期である 5月に葉を採取し、異なるジェネットと
推測される個体から葉を採取した。ただし、野外 2ヶ所
においては、類似した花弁形態でもパッチ状に離れて生
育している場合には、それぞれのパッチから葉を採取し
た。また採取した個体の花型も調査した。所有者が明確
な個体に関しては、その個体の入手経緯を把握すること
を目的として、由来についての聞き取り調査を行った。

解析方法
　一部改変した CTAB法（Murray and Thompson 1980）
により DNAを抽出し、全国の野生サクラソウ集団の遺
伝構造解析に用いた SSRマーカー 8座（Honjo et al. 
2009）を用いて PCR反応を行った。PCR反応は Honjo 
et al.（2009）の方法に従った。PCR産物の断片長はシ
ーケンサー 3130 Genetic Analyzer（Applied Biosystems）
を用いて解析し、ソフトウェア Gene Scan（Applied 
Biosystems）により遺伝子型を決定した。その後、これ
らの遺伝子型に基づいてジェネット識別を行った。
　清見町内で見つかったジェネット間の遺伝的な類縁関
係を推定するため、ソフトウェア SplitsTree4 version 
4.15.1（Huson and Bryant 2006）を用いて、Neighbor-net 
algorithm（Bryant and Moulton 2004） に 基 づ き、
p-distanceより Neighbor Netを作成した。
　北海道から九州までの全国 32集団由来の 920ジェネ
ット（Honjo et al. 2009）と清見町で見つかったジェネッ
ト を 対 象 に STRUCTURE 解 析（STRUCTURE ver. 
2.3.2.1、Pritchard et al. 2000；Falush et al. 2003）を行い、
32集団と清見集団の各ジェネットの遺伝的組成を評価
した。32集団の中に岐阜県高山市の現存集団（高山集団）
を含め、清見町で見つかったジェネットを 1つの集団（清
見集団）とみなして解析を行った。また Admixture 
modelに基づいて 10000回の burn-inを行った後、10000
回のMCMCによるシミュレーションを行い、これらの
設定で K = 1-20について 10回の繰り返しで計算した。
Evanno et al.（2005）に基づき、K間での対数尤度比の
変化率（∆K）を算出し、値が最も高い K値を最適なク
ラスター数とした。
　清見集団由来のサクラソウを推定するため、ソフトウ
ェア GeneClass2（Piry et al. 2004）を用いてアサインメ
ントテストを行った。まず Rannala and Mountain（1997）
の手法により、清見町で採取した各ジェネットのマルチ
ローカス遺伝子型が上述の各 32集団で生じる尤度を算
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出し、由来する可能性の高い候補集団を見出した。次に
Paetkau et al.（2004）の手法により、各集団の遺伝子頻
度に基づいてMonte-Carlo resampling法を用いてそれぞ
れの集団で生じうるマルチローカス遺伝子型を 10000個
仮想的に作出した後、これらのマルチローカス遺伝子型
がその集団で生じる尤度を計算し、尤度の分布を作成し
た。清見町で採取した各ジェネットの尤度を、作成した
尤度分布と比較し、分布の下端（1％以下）に位置する
場合は、その集団由来とはいえないと考えた。今回用い
た 32集団の FSTは 0.194であった。

結　果

清見町内で見つかったジェネット
　SSRマーカー 8座で遺伝子型を決定したところ、62
サンプルから 16ジェネットが見出された（表 1）。長花
柱花ジェネットが 9、短花柱花ジェネットが 7と花型に
大きな偏りはなかった。複数のジェネットを栽培してい
る民家は 4ヶ所（D氏、F氏、I氏、O氏宅）と少なく、
ほとんどの民家では 1ジェネットのみの栽培であった。
またジェネット g1、g4、g6、g11は複数の場所で栽培さ
れており、そのうちの g4と g6は野外でも生育していた。
見た目で識別しやすい濃いピンク色の大きな花弁と明る
い緑色をした葉をもつ g1が、最も多くの場所で栽培さ
れており、g5と g11も g1と類似した花弁形態を示して
いた。遺伝子型を見ると、g5と g11は SSRマーカー 8
座のうち 7座で g1と同じ遺伝子型を示していた（付録
1）。

所有者への聞き取り調査
　I氏と J氏の証言によると、I氏と J氏が栽培するジェ
ネット g4と g6は、かつて町内に存在したサクラソウ自
生地が土地改変の直前に、系統保存の意味を含めて清見
町の住民が現地から採取したものであることが判明した
（表 1）。野外で見つかった g6もまた、清見町の住民が
生息域外保全のために、自身の所有する広葉樹林内に造
成した人工池の周辺に自生地から移植されたものである
ことが周囲の証言で明らかとなった。また同じ民家の庭
先で栽培されていた g2と g3は、家族や近所の住民から
F氏が以前自生地から採取したものであるとの証言を得
た。同様に野外で採取した g4の由来は不明であった。
　最も多くの場所で栽培されていた g1は、所有者の聞
き取り調査より自生地由来ではない可能性が高いことが
示されたが、類似した花弁形態を示した g5と g11の由

来とは一致しなかった。一方で、聞き取り調査で由来が
全くわからなかったのは g7、g12、g13、g16の 4ジェネ
ットであった。残りの g5、g8、g9、g10、g11、g14、
g15に関しては、自生地由来の可能性があるものの所有
者の記憶が曖昧のため、自生地由来であるか否かは不明
であった。以上の聞き取り調査の結果より、複数の類似
した内容の証言が得られた g2、g3、g4、g6は清見の自
生地由来である可能性が高いジェネットであることが明
らかになった。

ジェネット間の類縁関係
　Neighbor Netに基づくジェネット間の類縁関係から、
清見町の 16ジェネットは大きく 2群に分かれることが
示された（図 1）。聞き取り調査より清見集団由来であ
るとされた 4ジェネット（g2、g3、g4、g6）は同じ群に
含まれており、g2と g3、g6は特に遺伝的に近縁である
ことが明らかになった（図 1）。この群に含まれる残り
の g12、g13、g15、g16はいずれも聞き取りにおいて由
来が不明のジェネットであったが、由来が確からしいと
される上述の 4ジェネットと遺伝的に近縁であることも
明らかになった。花弁や葉の形態が類似しているジェネ
ット g1と g5、g11は極めて近い類縁関係がみられた。
また g7と g8、g9、g10も非常に遺伝的に近縁であり、
不確かな情報ではあるが、g8と g9、g10は近所の g7の
所有者である E氏から譲渡された可能性があり、現在
D氏宅の庭で栽培されているジェネットであった。また、
Neighbor Netからは、雑種と判断できるジェネットはみ
とめられず、16ジェネット間での交雑が起きていると
は判断できなかった。

SSR マーカーの遺伝子型に基づく STRUCTURE 解析
とアサインメントテスト
　先行研究（Honjo et al. 2009）で用いた 920ジェネット
に、清見町で見つかった 16ジェネットを加えた計 936
ジェネットで STRUCTURE解析を行ったところ、∆Kが
最大となった K = 2では北海道由来の 8集団とそれ以外
の 25集団の 2つのクラスターに分類され、先行研究
（Honjo et al. 2009）と同様の結果を示した（図 2a）。
Evanno et al.（2005）に従い、それぞれの個体をより最
適にクラスタリングするために階層構造を考慮し、遺伝
的に大きく異なる北海道の 8 集団を除いて再度
STRUCTURE解析を行った結果、∆Kが K = 3で最も大
きな値を示し、こちらも先行研究と同様の結果となった。
3つのクラスターではそれぞれ東北、関東・中部、西日
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本の集団で分かれ、地理的な分布を反映していた（図
2b）。先行研究（Honjo et al. 2009）と同様、高山集団は
地理的に近い関東や中部地方の集団ではなく、東北地方
に自生する集団と近い遺伝的組成を示し、高山集団の遺
伝的組成が地理的な位置関係から予想されるものとは異
なっていた（図 2b、c）。清見集団では割合が異なるも
のの、高山集団と同じように 3つのクラスターが含まれ
ている点で類似した遺伝組成を示した。聞き取り調査か
ら清見由来と考えられた 4ジェネットに着目すると、g2
と g6ではクラスター 1が優占しており、清見町で見つ
かった大部分のジェネットがこの遺伝的組成のパターン
を示した（図 2c）。また g3はクラスター 2が、g4はク
ラスター 3が優占していた。
　16ジェネットを対象に全国 32集団に対してアサイン
メントテストを行った結果、いずれかの集団で生じる確
率が 0％より有意に高くなったのは g3、g4、g12、g16
の 4ジェネットであった（表 2）。そのうち、清見集団
と遺伝的に最も近縁であると想定された高山集団から生
じる可能性があったのは g3だけであったが、高山集団
から生じる確率は 1.09％と低かった。また、清見集団由
来である可能性のある残りの 3ジェネットは、高山集団
に割り振られなかった。

考　察

清見集団由来のジェネット
　自生地が消失してから 20年以上が経過していたが、
清見町内の 14軒の民家と野外 2箇所で見つかった 16ジ
ェネットのうち、所有者等の明確な記憶から聞き取り調
査によって 4つのジェネット（g2、g3、g4、g6）が清見
集団由来である可能性が高いことがわかった。これら 4
ジェネットは遺伝的に近縁な関係にあり（図 1）、その
うち g3は、アサインメントテストで上尾集団に次いで
高山集団に割り振られたが（表 2）、その確率は 1.09%
と低く、このジェネットが清見集団由来であると判断す
るには不十分であった。また STRUCTURE解析では、
g3は高山集団と同じクラスター 3が優占していたが、
それ以外の 3ジェネットは高山集団とは異なる遺伝組成
のパターンを示していた（図 2c）。このような集団内に
優占するクラスターとは異なる遺伝組成を持つジェネッ
トが存在する事例は、阿蘇の集団や中国地方の集団でも
見られていることから（本城 2005）、これらが清見集団
由来ではないと判断する理由にはならないと言える。一
方で、記憶に曖昧さがあるものの自生地由来であるとの
証言を得た g5については、聞き取り調査で自生地由来
でないと判断された g1と似た花弁形態を示し、遺伝的
にも非常に近縁であることから（図 1）、清見集団由来
のサクラソウではない可能性が高く、同様の理由で g11

図 1．Neighbor Net解析による清見町内で見つかったジェネット間の遺伝的類縁関係。
Fig. 1. Genetic relationships among the 16 Kiyomi genets based on Neighbor Net analysis.
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も清見集団由来ではないと判断した。本研究では、
DNA解析では明確に清見集団由来とするジェネットを
特定することはできなかったが、少なくとも聞き取り調
査から 4ジェネットは清見集団由来の可能性が非常に高
いことが判明した。これらを清見集団由来のサクラソウ
として、きちんと整理し、系統保存していくことが望ま
しい。

遺伝情報のない集団を由来元にする場合のアサインメン
トテストの有用性
　絶滅の危険性のある種において、個体の由来推定は自
生地の回復や復元などに活用される。しかし、由来推定
の手法のひとつであるアサインメントテストには、由来
元となる集団の遺伝子型情報が必要あり、すでに消失し
た集団や個体数が激減した集団では解析に足る遺伝情報
が得られない場合もある。本研究で用いたサクラソウで

図 2．清見町で見つかった 16ジェネットと全国 32集団を対象とした STRUCTURE解析の結果。（a）清見町
で見つかった 16ジェネットを清見集団として加えた全国 33集団の遺伝構造、（b）清見集団と北海道の 8
集団を除いた全国 24集団の遺伝構造、（c）清見町 16ジェネットと高山集団 38ジェネットの遺伝構造：
g1～ g16は清見町 16ジェネット、t1～ t38は高山集団 38ジェネットを示す。

Fig. 2. Results of STRUCTURE analysis using 16 Kiyomi genets (Kiyomi population) and 32 wild populations. (a) 
Genetic structure of the Kiyomi population and 32 wild populations. (b) Genetic structure of the Kiyomi population 
and 24 wild populations, excluding eight Hokkaido populations. (c) Genetic structure of 16 Kiyomi genets (g1-g16) 
and 38 Takayama genets (t1-t38).
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は、地理的距離と遺伝的距離の正の相関が報告されてい
る（Honjo et al. 2009）。また先行研究（本城 2005；
Honjo et al. 2008）による 32集団全 920ジェネットに対
するセルフアサインメントテストでは、大部分のジェネ
ットが由来とする集団に一番高い確率で割り振られた一
方で、由来元でなく同一地域内に位置する集団に割り振
られたジェネットも一部確認された。そこで本研究では、
由来元となる集団が消失していた場合でも、状況によっ
ては地理的に近い別の集団の遺伝情報を用いることで個
体の由来推定ができる可能性から、高山集団の遺伝子型
情報を用いたアサインメントテストを試みた。しかし、
聞き取り調査により清見町由来と考えられるジェネット
を高山集団由来であると支持する結果は得られなかっ
た。これらのジェネットが高い確率で高山集団に割り振
られなかった原因について考えてみると、アサインメン
トテストでは、例え地理的に近い集団でも、それらが遺
伝的に分化していた場合には割り振られないと想定され
る。しかし、直線距離でおよそ 17 km離れている埼玉県
内の上尾集団と田島ヶ原集団の pairwise FSTは全集団の
組み合わせの中でも最も低い 0.030であることから、そ
の半分のおよそ 8.5 kmしか離れていない清見集団と高
山集団が遺伝的に大きく分化しているとは考えにくい。
そのため先行研究（Honjo et al. 2009）で報告された、地

理的な位置関係では説明できない高山集団の遺伝組成
が、清見集団由来のジェネットが割り振られなかった原
因と考えられた。もし高山集団と同一地域内に多数の集
団が現存していれば、高山集団の遺伝組成がこの地域で
は共通したものなのか、他地域由来の個体が混入したこ
とよるものなのかを検証することも可能だが、高山集団
しか残存していない現在ではその検証ができない。本研
究では、サクラソウの自生地が消失、またその周辺の野
生集団が大きく減少した状況下では、個体の由来推定の
精度が大きく低下することが示された。サクラソウ個体
の由来推定には、現存する自生地の保全は大前提として、
少なくとも現在絶滅の危険性のある集団については出来
る限りその遺伝情報を取得しておくことが望ましいと言
える。一方で、現在は過去の生物標本を用いたマイクロ
サテライト解析によって、すでに絶滅した集団の遺伝構
造を把握することが可能となった（Nakahama and Isagi 
2018）。サクラソウにおいても、絶滅した集団や個体数
が激減した集団の生物標本が残されている場合には、そ
こから遺伝情報を得ることで、これまでよりも正確に由
来推定ができることが期待される。
　本研究のように明確な由来推定ができなかった場合、
所有者からの由来情報が極めて重要となる。A氏から I
氏へ譲渡されたとされる個体の遺伝子型が聞き取り調査
で得られた情報と一致した例もあったが、K氏から譲渡
されたという N氏の個体が K氏の栽培する個体の遺伝
子型と一致しなかったように、所有者の情報が必ずしも
正確ではないことが示された。清見町内には高齢の所有
者も多く、自生地の消失からの時間の経過によって記憶
が曖昧になったためと考えられることから、所有者から
の由来情報しかない場合には必ず複数の人の証言を得る
ことが必要となる。サクラソウの野生集団の減少により、
今後自生地由来の個体を用いた自生地復元の試みが行わ
れることが予想される。由来の推定にはアサインメント
テストなどの DNA解析に加えて、過去の生育の記録や
周囲の住民からの聞き取り調査などを行い、慎重なジェ
ネット選別を行っていくべきである。

まとめ

　現存する野生集団の減少に伴い、本来の遺伝構造の解
明やそれに基づく系統保存個体の由来の推定が困難にな
るケースは、多くの絶滅危惧種において起こりうると考
えられる。本研究では、現存するサクラソウの自生地が
非常に限られている岐阜県において、聞き取り調査と

表 2．アサイメントテストに基づく 32集団のうち各ジェネッ
トが由来する確率の高かった上位 3集団。
Table 2. Top three populations with high probabilities of originating 
from the 16 Kiyomi genets based on the assignment test.
ジェネット 第一集団 第二集団 第三集団

g1 - - -
g2 - - -
g3 上尾（4.19％） 高山（1.09％） -
g4 上尾（3.80％） - -
g5 - - -
g6 - - -
g7 - - -
g8 - - -
g9 - - -
g10 - - -
g11 - - -
g12 蒜山（17.08％）上尾（1.63％） 三良坂（1.06％）
g13 - - -
g14 - - -
g15 - - -
g16 上尾（7.58％） - -

太字：聞き取り調査から清見集団由来の可能性が高かったジェ
ネット

（ ）内はその集団から由来する確率を示す
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SSRマーカーの遺伝子型に基づくジェネット識別、
STRUCTURE解析、アサインメントテストを行い、す
でに野生状態では消失した高山市清見町由来のサクラソ
ウ系統保存個体を特定しようと試みた。その結果、聞き
取り調査から清見由来の可能性があるサクラソウ 4ジェ
ネットを見出し、それらが遺伝的に近縁であること、ま
たそのうちの 1ジェネットはアサインメントテストにお
いて近隣に現存する高山集団に割り当てられるとの結果
が得られたが、遺伝子型情報に基づく確実な裏づけはと
れなかった。しかしながら消失した自生地由来の個体推
定の 1つの取組みとして、高山市での経緯や現状をとり
まとめておくことに意義があると考え、本稿で報告した。
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